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< ! — StartFragment 
PSPTXAG 
LOCUS 

DEFINITION 
ACCESSION 
VERSION 
KEYWORDS 
SOURCE 

ORGANISM 



->RESULT 2 



linear PLN 18-APR-2005 



University of Durham, Dept. 
South Rd, Durham, DHI 3LE, 



PSPTXAG 3234 bp DNA 

Pisum sativum ptxA gene. 

X67427 

X67427.1 01:2578443 
ptxA gene . 
Pisum sativum (pea) 
Pisum sativum 

Eukaryota; Vir idiplantae ; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 
Spermatophyta; Magnoliophyta; eudicotyledons ; core eudicotyledons ; 
rosids; eurosids I; Fabales; Fabaceae; Papilionoideae; Vicieae; 
Pisum. 
REFERENCE 1 

AUTHORS Bown,D.P. 

JOURNAL Thesis (1992) Department of Biological Sciences, University of 
Durham, Durham, U.K 

REFERENCE 2 (bases 1 to 3234) 
AUTHORS Bown,D.P. 
TITLE Direct Submission 

JOURNAL Submitted ( 02-JUN-1992 ) D.P. Sown, 
Biological Sciences, Science Site, 
FEATURES Location/Qualifiers 
source 1. .3234 

/organism="Pisum sativum" 

/mol_type="genomic DNA" 

/cultivar="Purple podded" 

/db_xref="taxon:3888" 

/clone="lambda-PP590" 

/clone_lib="phage lambda" 
TATA_signal 858. .863 

gene 944. .2002 

/gene="ptxA" 
CDS 944. .2002 

/gene="ptxA" 

/codon_start=l 

/protein_id="CAA47812.1" 

/db_xref="GI : 2578444" 

/db_xref="InterPro:IPR003612" 

/db_xref ="UniProtKB/TrEMBL : 024300" 

/translation="MANFAIANVLILLLNLSTLLNVLACPYCPYPSPKPPTHKPPIVK 
PPVHKPPKPQPCPPPSSSPKPPHVPKPPHYPKPPAVHPPHVPKPPAVHPPHVPKPPVV 
HPPIVHPPYVPKPPWKPPWKPPHVPKPPVVPVTPPYIPKPPIVFPPHVPLPPWPV 
TPPYVPKPPIVFPPHVPLPPWPVTPPYVPKPPIVFPPHVPLPPWPVTPPYVPLPPV 
VPVTPPFVPTPPIITPPTPTVPVPSPPSETPCPPPPPTWPYPPPAQPTCSIDALKLG 
ACVDVLGGLIHIGIGGSAKQTCCPLLQGLVDLDAAVCLCTTIRLKLLNINLVIPLALQ 
VLIDCGKTPPEGFKCPSS" 
sig_peptide 944. .1015 

/gene="ptxA" 



Query Match 100.0%; 
Best Local Similarity 100.0%; 
Matches 863; Conservative 



Score 863; DB 4; Length 3234; 
Pred. No. 1.7e-244; 
; Mismatches 0; Indels 0 



1 GCAATTTTTTGTGAAGCTGAGGGAGGATTGGATTTTACACCTATTCAAAAGTCATTCAAA 6 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
81 GCAATTTTTTGTGAAGCTGAGGGAGGATTGGATTTTACACCTATTCAAAAGTCATTCAAA 140 



61 GTTTGTCCCTCCATTCAAGGATGAATGTAGATTTTTCAAGCATCAAACACAAGAATCACT 120 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 



)://es/ScoreAccessWeb/GetItem.action? Appld= 1 059 1 550&seqld=09323b6780594bd9 . . . 



2/28/2008 



SCORE Search Results Details for Application 10591550 and Search Result 20071 1 16_1... Page 2 of 2 



lb 141 GTTTGTCCCTCCATTCAAGGATGAATGTAGATTTTTCAAGCATCAAACACAAGAATCACT 200 

ly 121 AGCATAACATGCTTTGAAACCCACACACTTAAATTAATGTTAGGAATATCAAATCCAATA 180 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
lb 201 AGCATAACATGCTTTGAAACCCACACACTTAAATTAATGTTAGGAATATCAAATCCAATA 260 

ly 181 TAAAATCATAGTTGTCAATTACATACTCAATCAAGTCCCTTTCTTTTACCCAATAAACAT 240 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
lb 261 TAAAATCATAGTTGTCAATTACATACTCAATCAAGTCCCTTTCTTTTACCCAATAAACAT 320 

ly 241 CAACATATTGCTTCTTCCATTAAGCATATAAACATCAAAGTCTAAAACTAGCAAAATGTT 300 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

lb 321 CAACATATTGCTTCTTCCATTAAGCATATAAACATCAAAGTCTAAAACTAGCAAAATGTT 380 

ly 301 GTTTTTAGGATGACACATTTCATACATAGTTTAAAAGATACTTGATTCGATTACAAAAAG 360 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
lb 381 GTTTTTAGGATGACACATTTCATACATAGTTTAAAAGATACTTGATTCGATTACAAAAAG 440 

ly 361 AAATTACCAATAGTTTAGCACAAAGTCTAAAGCATAATTAAAGCATCACATGTGCAGATT 420 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
lb 441 AAATTACCAATAGTTTAGCACAAAGTCTAAAGCATAATTAAAGCATCACATGTGCAGATT 500 

ly 421 TATGAAAAAAAGATTAAGATTGCCCCTTTCATCACGGGTCGAATAATAGCACTACTTGTC 480 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
lb 501 TATGAAAAAAAGATTAAGATTGCCCCTTTCATCACGGGTCGAATAATAGCACTACTTGTC 560 

ly 481 ACTACATGTTAAAAAAATGTCCTCTAGTACATCAAACTTTTTCCATTGATTCCCCTTATC 540 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
lb 561 ACTACATGTTAAAAAAATGTCCTCTAGTACATCAAACTTTTTCCATTGATTCCCCTTATC 620 

ly 541 CATGAAAAAAATAAACAAATTCTTAAGACACAAAAAAATGGCCCCACATCCTTTTTTCTG 600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
lb 621 CATGAAAAAAATAAACAAATTCTTAAGACACAAAAAAATGGCCCCACATCCTTTTTTCTG 680 

ly 601 GCCTAGTTTGTTTGAATTCATTCTAACTCTTGAATATGTAACGAGGCCCACTAAAAATCA 660 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
lb 681 GCCTAGTTTGTTTGAATTCATTCTAACTCTTGAATATGTAACGAGGCCCACTAAAAATCA 740 

ly 661 ATCAATGATTTAACATAAAAAATGAATAGTTTAATTCCAATTTGCTGCAACATGGTCCGT 720 

lb 741 ATCAATGATTTAACATAAAAAATGAATAGTTTAATTCCAATTTGCTGCAACATGGTCCGT 800 

ly 721 GAATATGACTCACGAGAAAGATATATCAAAATATCAAAATTTCATAGTTTTTTTCACCAT 780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
lb 801 GAATATGACTCACGAGAAAGATATATCAAAATATCAAAATTTCATAGTTTTTTTCACCAT 860 

ly 781 ATAAACCTCATCACTCATTCTATTTTTTTAAGTGCAAAGCTTCATAGTAGTGAGCACACA 840 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
lb 861 ATAAACCTCATCACTCATTCTATTTTTTTAAGTGCAAAGCTTCATAGTAGTGAGCACACA 920 

ly 841 CATTACACTAAAATCTTCGAAAC 863 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
lb 921 CATTACACTAAAATCTTCGAAAC 943 

! — EndFragment — > 
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